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Abstract The sequence of Ls-rRNA 5' terminal 347 nucleotides of Rohdea japonica ( Thunb.) 
Roth has been precisely determined. A phylogenetic tree constructed based on the TRNA 
nucleotide sequences of this and five other angiosperm species and an algal species (Porphyri- 
dium purpureum) is in accordance with the taxonomical system generally accepted. The result 
indicates that this method is of a high resolution for revealing differences and relationships am- 
ong families and genera. It is also shown by our result that the difference between Rohdea and 
the Poaceae is greater than that between the Solanaceae and the Brassicaceae- Therefore, it may 
be considered that the divergence between these two groups took place at early stage of evolu- 
tion of monocotyledons. 
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摘要 ”本 工作 准确 测定 了 万 年 青 Rophdec japonica (Thunb.) Roth Ls-rRNA 5' 88347 个 
核 苷 酸 序列 。 以 该 序列 与 其 他 五 种 被 子 植物 及 一 种 红 蔡 已 发 表 的 序列 为 基础 构造 的 系统 树 与 
一 般 所 接受 的 植物 分 类 系统 十 分 吻合 ,而 且说 明 这 一 方法 对 被 子 植物 不 同 科 、 属 之 间 的 差异 有 
良好 的 分 辩 率 。 我 们 的 分 析 结 果 还 表明 ,万 年 青 与 用 本 科 之 间 的 差异 很 大 它们 的 分 歧 可 能 发 
生 在 单子 叶 植 物 起 源 的 早期 。 
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被 子 植物 是 地 球 上 现存 最 大 的 植物 类 群 ,与 人 类 的 关系 也 最 为 密切 。 一 百 多 年 来 ,村 
物 学 家 从 不 同学 科 出 发 对 这 一 类 群 已 作 了 大 量 研 究 ， 但 是 还 有 许多 重要 的 问题 迄今 还 没 
有 得 到 满意 的 解释 ,特别 是 关于 被 子 植物 的 起 源 和 系统 发 育 , 还 存在 着 许多 争论 。 缺 乏 充 
分 的 化 石 证 据 是 一 个 重要 原因 。 被 称 为 生物 体内 “活化 石 "的 核 苷 酸 序列 为 研究 生命 的 历 
史 提 供 了 一 个 非常 有 用 的 分 子 生 物 学 工具 。 核糖 体 核糖 核酸 СЕМА) 由 于 结构 相对 保 
守 , 并 存在 于 所 有 的 生命 细胞 中 ; 现 已 被 广泛 应 用 于 生物 的 系统 与 进化 研究 中 作为 分 子 指 
标 (Расе et а]. 1986)。 但 是 ,对 于 在 被 子 植物 起 源 及 进化 中 具有 重要 地 位 的 类 群 , 如 百 
合 科 , 迄 今 尚未 有 其 rRNA 序列 的 研究 报道 。 本 文 报道 了 我 们 采用 大 分 子 RNA 直接 序 
列 分 析 法 ,对 百合 科 植 物 一 万 年 青 (Rohdea japonica) 的 核 编码 核糖 体 大 亚 基 RNA 
(Ls-rRNA》 序列 分 析 的 结果 ,并 且 对 Ls-rRNA 5” 端 能 否 作 为 研究 植物 系统 与 进化 的 分 
子 指标 进行 了 讨论 。 





























































































































材料 与 方法 


і 万 年 青 大 分 子 RNA 的 提取 : 摘 取 万 年 青 〈R.japonica) 新 鲜嫩 时 ,立即 放 人 液 氨 
中 , 待 充分 冷冻 后 取出 ,用 乳 钵 研磨 成 粉末 ,加 入 含有 3mol/L ТАСТ 及 6mol/L 尿素 的 缓冲 
# CAuffray and Rougeon 1980)， 在 高 速 匀 浆 器 上 破碎 5 分钟。 放置 于 4sC 10 小 时 左 
右 ， 以 15000 转 高 速 离心 15 分 钟 后 ， 去 掉 上 清 液 ， 以 适当 缓冲 溶液 溶解 沉淀 的 大 分 子 
RNA， 用 酚 -氯仿 (1: 1) 抽 提 两 次 ,以 乙醚 洗涤 后 ,用 3 倍 乙醇 沉淀 大 分 子 RNA。 

2. Ls-rRNA 的 快速 序列 测定 : 测序 引物 Dras Dio 和 De 分 别 对 应 于 Ls-rRNA 的 
进化 保守 片断 (84-106, 278-302,382-404 按 小 白鼠 28 5 ТЕМА 序列 编号 )。 序 列 测定 基 
本 上 按照 我 们 过 去 的 方法 进行 《Qu et al. 1983,1988)， 即 以 逆转 录 酶 延 仲 与 Ls-rRNA 
专 一 性 杂交 的 引物 (引物 的 末端 用 磷 -32 放射 性 同位 素 标记 )， 在 双 脱 氧 核糖 核 营 酸 存在 
下 进行 测序 反应 ,然后 电泳 ,放射 性 自 显影 。 

3. rRNA 序列 比较 及 树 系 图 的 绘制 ; 将 各 个 序列 按 最 大 同 源 性 的 原则 进行 排列 ,并 
两 两 比较 得 到 不 同 物种 间 的 核 昔 酸 差异 数 ( 凡 有 缺失 的 位 点 均 未 计算 在 内 )。 用 Kimura 
(1980) 公式 将 核 营 酸 差异 进行 校正 得 到 Knuc 值 。 采用 简单 的 聚 类 法 (UPGMA) 构 
建树 系 图 (Sneath and Sokal 1973)。 


结 Ж 
1. Rohdea japonica Ls-rRNA 5' 3 347 个 核 音 酸 已 被 准确 测定 ( 见 图 1)。 我 们 将 该 
























































а 万 年 青 (Rohdeo japonica) 1,-ТЕМАЗ 端的 核 葵 酸 序列 与 米 自 其 它 被 子 太 物 《Qu et al. 1988; 
Kiss et al. 1989) 和 -种 红 蔬 《Perasso et al. 1989) 的 同 源 序列 的 排列 比较 。 排列 中 仅 标明 与 R. 
japonica 不 同 的 核 背 酸 ? 而 相同 的 核 音 玲 则 以 短 划 代 表 。 星 号 表示 缺失 ;代表 未 测 出 的 核 苛 酸 。 
Fig. 1. Ls-rRNA 5' terminal nucleotide sequence of Rohdea japonica and a comparison 
with those from five other angiosperm species (Qu et al.1988; Kiss et al. 1989) and an algal 
species (Porphyridium purpureum) (Perasso et al. 1989). Only nucleotides different from 
those in R.japonica are indicated. stars: deletion; X: undetermined; К=Коћа са (HEHE); О= 
Oryza (水 稻 属 ):Z=- 2са (EKR); L=Lycopersicon( $H); N 一 Nicoriene (烟草 属 ) B=Brassica 
ZAR); P=Porphyridium (ЖЗ) 
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序列 与 其 它 几 种 被 子 植物 以 及 一 种 红 东 已 发 表 的 序列 进行 了 比较 分 析 。 从 图 1 可 以 看 到 ， 

















由 于 被 子 植物 间 的 同 源 性 高 达 90% 以 上 ， 植 物 与 红 潍 的 
部 序列 的 排列 是 准确 无 误 的 。 表 1 为 ТЕМА 序列 比较 得 到 的 差异 矩阵 。 我 们 以 表 1 中 





的 数值 为 基础 构建 了 一 个 分 子 树 系 图 (图 2)。 





#1 rRNA 序列 算 阵 * 


Tabie 1 A matrix of differences among seven groups in rRNA 5’ terminal 


nucleotide sequences, 


同 源 序列 也 超过 75 多 ， 所 以 全 











К.) os Z.m L.e Ма B.n Р.р 
К. japonica 29 24 28 31 28 81 
O. sativa 0.090 12 26 30 31 86 
Z. mays 0.074 0.036 28 26 28 86 
L. esculentum 0.087 0.080 0.087 16 21 86 
N. tabacum 0.097 0.093 0.081 0.048 18 84 
B. napus 0.087 0.096 0.087 0.064 0.055 84 
P. purpureum 0.286 0.308 0.308 0.307 0.297 0.299 




















* 右上 方 为 不 同类 群 间 的 核 童 酸 差异 数 ; 左 下 方 是 经 过 Kimura 公式 校正 后 得 到 的 Клос (Но 
In the right upper trioangle аге the numbers of differences and in (ће opposite one аге the 
Knuc values calibrated using Kimura’s formula. 
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2 ТЕМА 树 系 图 。 用 表 ! 中 的 Knuc (АЯТ Э СОРСМА) 构建。 


Fig. 2 А ТЕМА dendrogram constructed using UPGMA method and based on Knuc values 
presented in Table 1. 


1. Oryza sativa; 2. Zea mays; 


3. Rohdea japonica; 


tabacum; 6. Brassica napus; 7. Porphyridium purpureum. 


4. Lycopersicon esculentum; 5. Nicotiana 


2. 在 我 们 的 树 系 图 中 , КАНО ЕЖ, КАН IAA E ТЯН EA Беју 
的 植物 群 ,不 同 科 的 植物 间 进 化 距离 则 相应 较 大 。 单 子叶 植物 和 双子 叶 植 物 明 显 分 为 两 

















大 类 群 , 各 自 处 于 独立 的 分 校 上 ,而 红 莹 与 被 子 植物 则 显示 








们 的 rRNA 系统 树 与 一 般 接 
揭示 植物 不 同 科 , 属 间 的 差异 


























很 大 的 进化 距离 。 这 说 明 我 
受 的 植物 分 类 系统 十 分 吻合 。 司 时 ,以 Ls-rRNA 5' 端 作为 
的 分 子 指标 有 良好 的 分 辩 率 。 
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з 万 年 青 与 抄本 科 植 物 的 差异 很 大 ， 这 两 类 单子 叶 植 物 的 分 歧 很 可 能 发 生 在 单子 叶 
植物 起 源 的 早期 。 从 树 系 图 上 来 看 ， 它们 分 歧 的 年 代 甚 至 接近 于 单子 叶 和 双子 叶 植物 分 
苇 的 时 期 。 我 们 这 一 结论 ， 与 百合 科 ( 广 义 ) 补 认为 是 较 原始 的 单子 时 植物 的 看 法 是 一 致 
的 (Dahlgren et al. 1985)。 
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讨 论 
以 Ls-rRNA 57 31340 多 个 核 苷 酸 作为 系统 和 进化 的 分 子 指标 ， 比 常用 的 小 分 子 


RNA 分 子 指标 如 5S rRNA (120 В), 叶绿体 4.5S rRNA (96—103 PRERE 
含 更 多 的 进化 信息 ,这 对 于 研究 一 些 亲缘 关系 较 近 的 生物 类 群 将 具有 重要 的 意义 。 例如 ， 



































55 rRNA 序列 虽然 能 够 揭示 出 一 些 被 子 植物 类 群 间 的 分 子 差异 ， 但 是 以 53 rRNA 建立 
的 被 子 植物 树 系 图 (Hori and Osawa 1987)， 其 分 辩 率 很 差 , 其 结论 显然 需要 得 到 它 


分 子 数据 的 进一步 证 实 。 

根据 我 们 过 去 研究 的 结果 《Qu et а1.1988), 用 Ls-rRNA 部 分 序列 作为 分 子 指标 ， 
其 结果 与 采用 整个 Ls-rRNA 分 子 所 得 到 的 结果 基本 上 一 致 ， 只 是 在 分 析 的 精确 度 上 有 
一 定 的 差别 。 所 以 我 们 认为 Ls-rRNA 5 36 340 多 个 核 背 酸 可 以 作为 一 个 比 小 分 子 
rRNA 更 加 有 效 的 分 子 指标 用 于 高 等 植物 的 系统 和 进化 研究 。 
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